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ｎｅｕｔｒａｌｉｚｉｎｇａｎｔｉｂｏｄｙａｇａｉｎｓｔｅｐｉｔｏｐｅｏｎＳ２ｐｒｏｔｅｉｎ［Ｊ］．
ＢｉｏｃｈｅｍＢｉｏｐｈｙｓＲｅｓＣｏｍｍｕｎ，２００５，３３３（１）：１８６－１９３．

［１７］　ＣＨＯＵＴＨ，ＷＡＮＧＳ，ＳＡＫＨＡＴＳＫＹＹＰＶ，ｅｔａｌ．
Ｅｐｉｔｏｐｅｍａｐｐｉｎｇａｎｄｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｆｕｎｃｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆａｎ
ｔｉｂｏｄｉｅｓｐｒｏｄｕｃｅｄｂｙｉｍｍｕｎｉｚａｔｉｏｎｏｆｍｉｃｅｗｉｔｈａｎｉｎ
ａｃｔｉｖａｔｅｄＣｈｉｎｅｓｅｉｓｏｌａｔｅｏｆｓｅｖｅｒｅａｃｕｔｅｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ
ｓｙｎｄｒｏｍｅａｓｓｏｃｉａｔｅｄｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ（ＳＡＲＳＣｏＶ）［Ｊ］．
Ｖｉｒｏｌｏｇｙ，２００５，３３４（１）：１３４－１４３．

［１８］　ＷＡＮＧＱ，ＺＨＡＮＧＬ，ＫＵＷＡＨＡＲＡＫ，ｅｔａｌ．Ｉｍｍｕ
ｎｏｄｏｍｉｎａｎｔＳＡＲＳＣｏｒｏｎａｖｉｒｕｓＥｐｉｔｏｐｅｓｉｎＨｕｍａｎｓＥｌｉｃ
ｉｔｅｄｂｏｔｈＥｎｈａｎｃｉｎｇａｎｄＮｅｕｔｒａｌｉｚｉｎｇＥｆｆｅｃｔｓｏｎＩｎｆｅｃｔｉｏｎ
ｉｎＮｏｎｈｕｍａｎＰｒｉｍａｔｅｓ［Ｊ］．ＡＣＳＩｎｆｅｃｔＤｉｓ，２０１６，２
（５）：３６１－３７６．

［１９］　ＢＡＲＵＡＨＶ，ＢＯＳＥＳ．Ｉｍｍｕｎｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓａｉｄｅｄｉｄｅｎｔｉ
ｆｉｃａｔｉｏｎｏｆＴｃｅｌｌａｎｄＢｃｅｌｌｅｐｉｔｏｐｅｓｉｎｔｈｅｓｕｒｆａｃｅｇｌｙｃｏ
ｐｒｏｔｅｉｎｏｆ２０１９ｎＣｏＶ［Ｊ］．ＪＭｅｄＶｉｒｏｌ，２０２０．ｄｏｉ：１０．
１００２／ｊｍｖ．２５６９８．
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